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Motivación: Debido al abaratamieno de la secuenciación de genomas, en los últimos años ha aumentado el número de 
organismos cuyo genoma ha sido completamente secuenciado, especialmente en el caso de organismos procariotas, con 
genomas más cortos. Pero una vez que se dispone de la secuencia de ADN de un nuevo genoma, es necesario extraer toda 
la información que encierran y que puede resolver preguntas biológicas relacionadas con el organismo en estudio, como por 
ejemplo el tipo de compuestos que pueden metabolizar o la relación evolutiva que presentan con respecto a otros organismos 
cercanos. Para ello, hay que llevar a cabo una anotación tanto estructural como funcional del genoma, tratando de situar sus 
elementos genómicos y la función que llevan a cabo, todo lo puede llevar a definir el mapa metabólico del organismo y sus 
relaciones con la información almacenada en las bases de datos actuales. 
Métodos: La propuesta de este trabajo para la anotación de un genoma bacteriano sigue el siguiente flujo de trabajo: 
partiendo del genoma secuenciado de una bacteria se emplea el programa Prodigal para la localizar la posición de todos los 
genes codificantes de proteínas. Para completar el paso de anotación estructural, se localizan también los genes no 
codificantes de proteínas, utilizando para ello el programa Infernal, entrenado para encontrar genes de ARNr, ARNt y ARNnc. 
Una vez disponemos de las coordenadas de todos los genes, se pasa a la anotación funcional de aquellos que codifican para 
proteínas, utilizando para ello el programa Sma3s, el cual ya ha demostrado buenos resultados en genomas bacterianos. Por 
último, a partir de la anotación generada, se usa el programa Pathway Tools para predecir las rutas metabólicas y reacciones 
enzimáticas a partir de los “EC number” (códigos de enzimas),  los términos GO (Gene Ontology) y la concordancia con los 
nombres de genes anotados, lo que nos da como resultado final el mapa metabólico completo de la bacteria, así como un 
mapa genómico que incluye una predicción de operones. Asimismo, las proteínas de membrana son también predichas, 
mediante una asignación manual de la reacción de transporte. 
Resultados y conclusiones: El flujo de trabajo propuesto ha sido ensayado ya con dos genomas bacterianos completos, y 
ha demostrado que en apenas una semana se puede concluir toda la anotación, teniendo una visión global del genoma 
analizado la cual puede ayudar en análisis más particulares. 
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